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・	 Virus-Host Database：RefSeq にゲノムが登録されているウイルスのホスト情報を RefSeq や
UniProt から抽出するとともに、マニュアルでアノテーションしたデータベースを開発し、公
開した（http://www.genome.jp/virushostdb/）。 
・	 MGENES：Tara Oceans の 243 サンプルのアノテーションを公開し、機能分類情報のパイ
チャート表示を実装した（http://www.genome.jp/kegg/catalog/org_list3.html）。 
・	 Ortholog Cluster (OC)：KEGG GENES 4,060 生物種分のオーソログクラスターを計算し、
更新した（http://www.genome.jp/tools/oc/）。 
・	 RAxML / FastTree：系統樹作成ツールをウェブ上の入力から利用できるようにし、公開し
た（http://www.genome.jp/tools/raxml/, http://www.genome.jp/tools/fasttree/）。  
・	 KAAS：ゲノムの機能アノテーションツールにおいて、高速ホモロジー検索システムである
GhostX と GhostZ を選択できるように改良した（http://www.genome.jp/tools/kaas/）。 
・	 MAPLE：メタゲノム機能評価ツールにおいて、機能モジュールの評価方法を改良した版
を公開した（http://www.genome.jp/tools/maple/）。 
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